





































































2-2．ゲノム DNA の精製 
 ゲノム DNA の精製には、DNeasy Blood & Tissue Kit
（キアゲン）を用いた。対象動物の耳片または尾の先
端から約 3 mm の組織片を採取し 2 ml のエッペンドル
フ型チューブに入れ、DNA抽出まで−80℃で保管した。
組織片に 180 μl の Buffer ATL を加えて、20 μl の
Proteinase K を加え、ボルテックス操作をして混合し、
組織が完全に溶解するまで 55℃でインキュベートし
た。15秒間ボルテックス操作をし、200 μl の Buffer AL
と 200 μl のエタノール（96〜100％）をサンプルに添加
し、DNeasy Mini スピンカラムに移し 8,000 rpm で 1 分
間遠心分離を行い不純物を取り除いた。混合液を新し
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いコレクションチューブ中の DNeasy Mini スピンカラ
ムに移し、500 μl の Buffer AW1 を添加し 8,000 rpm で
1 分間遠心分離を行い、ろ液を捨てた。DNeasy Mini ス
ピンカラムを新しいコレクションチューブに移し、500 
μl の Buffer AW2 を添加し 14,000 rpm で 3 分間遠心分
離を行い、メンブレンを乾燥させた。DNeasy Mini ス
ピンカラムを新しい 2 ml のチューブに移し、100 μl の
Buffer AE を添加し 5 分間室温でインキュベートした








Components            Volume  
2x Type-it Multiplex PCR Master Mix  5 μl 
10x primer mix, 2 μM each primer    1 μl 
RNase-free water          3 μl 
Template DNA           1 μl    
Total volume            10 μl 
 
PCR サイクリング条件 
Initial activation step:  5 min  95℃ 
3-step cycling: 
Denaturation     30 s   95℃ 
Annealing      90 s   60℃ 
Extension      30 s   72℃ 
Number of cycles 32~35 




アガロース（ロンザジャパン）を 0.5x TBE Buffer また
は 1x TAE Buffer で溶解したもの］を用いた。サブマリ
ン型アガロースゲル電気泳動装置（i-MyRun II）（コス
モバイオ）を使用し、泳動条件は 100V で 50~60 分間
とした。電気泳動の直前に、PCR 反応液 10 μl に対し









である TKU 系統（鹿児島県徳之島産野生個体由来） 
vs BAN 系統（バングラデシュ産野生個体由来）の電気
泳動パターンが文献の写真上で視覚的に区別可能なも
の（およそ 10 bp 以上のバンド差があるもの）を抽出
し、さらに、リンケージグループ全体をカバーできる
ように 14 種類を選択し、解析対象とした。 





系統 BK-c および TESS の遺伝背景を調査した。本研
究で選定したマイクロサテライト DNA マーカーを
Table 1 に示した。 
 




 対象としたマイクロサテライト DNA マーカー14 種
類すべてにおいて電気泳動によりバンドが確認できた。
Linkage Locus Name Product Primer sequence
Group (Acc No.) Size (bp)* Forward / Reverse
I NGA155 212 F: cctaactggcttccaggctgac
(AB277522) R: atgggagtgtagaggagccggcag
II NGA102 193 F: tgtcctgaaatctgggagcagg
(AB277467) R:tgatcgacagcatcagcaagatgc
II NGA76 239 F: gagggggaggtacaatttcc
(AB277441) R: ccctgcaaataggagcaaga
III NGA97 308 F: ccagttgtcccgcgagccacc
 (AB277462) R: aaacgacacagtgccaggcgggct
III NGA179 251 F: agtgatagcacaacaggtcttgc
(AB277546) R: tggttctgctttcaggggatcagg
III NGA31 160 F: aggttgcactggtgaagtggagg
(AB277397) R: tgagggaggcagtgcgtggaagag
IV NGA118 416 F: tgcaagagcgacctagcagcctgg
(AB277482) R: acacttggaagcaggacctctc
IV NGA24 99 F: tcaaccaggatctcaccatggggt
(AB277390) R: agactttgagtcaaccccaggct
V NGA20 117 F: aggtcatttcagggatctgacc
(AB277386) R: acttgctgctgacacgtgtggaca
VI NGA67 135 F: tcatgcgacatgaagcttgacacc
(AB277433) R: tgtccctttgacaggcattctgg
VII NGA39 146 F: tgtgtgcaaatccccaatgccagg
(AB277405) R: tggttctctgaggaccagacag
VIII NGA56 266 F: acacatcagagagatcctggggtc
(AB277422) R: agcatcctctggaaggtcagcagg
IX NGA161 303 F: acatgtgacctgcttgcagaagc
(AB277528) R: agaggctgtgtcagtcagggggct
X NGA12 331 F: acatggtcgcattcacagacac
(AB277378) R: tgctggtgccagaaggtcagcagg
*The size of the PCR product, including the primer sequences, obtained







ト DNA マーカー8 種類においてスンクス純系統間で







観察され、EDS 型と NAG 型の 2 種類が観察された。 
 
 
Fig. 1. Microsatellite DNA marker polymorphisms in the 
pure KAT, NAG, and EDS suncus strains. a, KAT; b, EDS; 




イト DNA マーカーを用いて、交雑由来系統 BK-c およ
び TESS のバンドパターンを解析した。2 系統とも、





同一であった。KAT 型、EDS 型および NAG 型の各遺
伝子型が占める割合（平均）を求めたところ、BK-c 系
統のアルビノ様毛色（ocao/ocao）個体（m1 と f1）で
は、KAT 型が 43.75％、EDS 型が 12.50％、NAG 型が
43.75％であり、野生色（ocao/+）個体（m2 と f2）で
は、KAT 型が 53.13％、EDS 型が 12.50％、NAG 型が
34.38％であった。TESS 系統では、KAT 型が 12.50％、
EDS 型が 0％、NAG 型が 87.50％であった。 
 
 
Fig. 2. Microsatellite band patterns in the hybrid-derived 
BK-c and TESS suncus strains. a, KAT; b, EDS; and c, NAG 
types; m, male; f, female. BK-c m1 and f1 animals were 
ocao/ocao homozygotes (albino-like coat color), BK-c m2 
and f2 animals were ocao/+ heterozygotes (wild coat color). 
 
4．考察 
 EDS 系統では、多型性がみられた 8 種類のマイクロ





統と比べ、KAT 系統と EDS 系統は産地となった地域
が地理的に近く、遺伝的距離の近さがバンドパターン
の類似性を反映しているものと考えられる。 














m1 m2 f1 f2 m1 f1 m1 m2 f1 f2
NGA102 c<a a a a a a a c c c c
NGA76 a<c<b a a a a b b c c c c
NGA179 c<a<b a a a a b b c c c c
NGA31 a<c a a a a a a c c c c
NGA24 a<c<b a a a a b c c c c c
NGA67 c<a a a a a a a c c c c
NGA161 a<c a a a a a a c c c c
NGA12 c<a a a a a a a c c c c
Strain name / animal IDLocus
name KAT EDS NAG
Band
size
m1 f1 m2 f2 m1 f1 m2 f2
NGA102 a a c a c c a/c c c c c
NGA76 a b c c a c a c c c c
NGA179 a b c b b b b c c c c
NGA31 a a c a a a a c c c c
NGA24 a b/c c c c c c a a a a
NGA67 a a c c c a/c a/c c c c c
NGA161 a a c c a a a c c c c
NGA12 a a c a a a a c c c c
Locus
name BK-c TESS
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Genetic polymorphism analysis of suncus strains using 
microsatellite DNA markers 
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  Genetic polymorphism in the five extant suncus strains, including pure and hybrid-derived origins, was assessed 
using eight microsatellite DNA markers, which allowed us to distinguish the pure KAT, EDS, and NAG suncus 
strains. Their genetic similarity was consistent with the geographic localities from which they were derived. 
Furthermore, the genetic background of hybrid-derived BK-c and TESS suncus strains, as indicated by the 
microsatellite DNA markers, was consistent with their developmental process. These markers could be used for 
genetic monitoring, such as identifying strains, and for establishing new suncus strains. 
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